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2.2. Organisation des génomes 


Le génome: ( gène + chromosome) ensemble des informations génétiques d’un organisme, présente en 
totalité dans chaque cellule et codées par l'ADN (ou par l'ARN pour certains virus). 
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Les individus d'espèces différentes ont des génomes différents par la taille, l’ordre et la nature 

des informations qu’ils contiennent. 

On considère souvent que 2 individus de la même espèce possèdent le «même» génome. 

En fait, le génome de chaque individu est unique. 

Chez l’homme le génome diffère de 0.5% entre 2 personnes non apparentées. 

La taille des génomes s'exprime en Kb = 10° de paires de bases (pb) ou nucléotides, ou en Mb = 10° pb. 


Exemples, taille de génome: 


Mitochondrie humaine, 17 kb, 37 gènes 

Virus T4 (bactérien), 172 kb 300 gènes 

Bactérie, E. coli, 4 700 kb, 4 400 gènes 

Levure (Saccharomyces cerevisaue) : 13500 Kb, 6 300 gènes 
Nématode ( C.elegans), 100 000 kb, 20 100 gènes ; 

Plante (Arabidopsis thaliana) 120 000 kb, 27 000 gènes 
Homo sapience * 3 400 Mb, 28 000 gènes 


2.2.1. Génome procaryote. 


Caractéristiques : 


Chromosome circulaire unique composé d'un ADN et de très peu protéines associés, sous forme de 
nucléoïde. 

Une seule origine de réplication (ORI) 

Les génomes sont compacts. 

Fraction codante correspond à environ 90% 

Le reste est l'ADN intergénique non codant qui inclue les séquences importantes comme l'origine de 
réplication et séquences régulatrices. 

Pour la plupart, les gènes sont en un exemplaire unique, sauf les gènes de l’ARNr qui sont sous forme 
d'un groupe de 7 copies. 

La séquence des gènes est continue, pas d’intron 

Gènes organisées en opérons 

Les génomes procaryotes évoluent plus rapidement que les génomes eucaryotes car ils ont le taux de 
mutation plus élevés 

Présence possible de petites séquences d'ADN circulaires indépendantes : les plasmides. 


Plasmides , constituent un ADN extrachromosomique : ce sont de petites molécules d'ADN circulaires 
autonomes présentent chez certaines bactéries en plus du chromosome bactérien. Ils portent des gènes 
dont les chromosomes bactériens sont dépourvus et qui confèrent des propriétés utiles aux bactéries qui les 
portent. Les plasmides peuvent être répliqués indépendamment de l'ADN chromosomique. Ils existent les 
plasmides de résistance aux antibiotiques (ampicilline, tétracycline), aux métaux lourds, aux antiseptiques 
mercuriels etc., les plasmides de fertilité (F), de virulence (exemple : le plasmide Ti cause les tumeurs chez 
une plante Arabidopsis). Ils sont transmis horizontalement d'une bactérie à une autre. 


2.2.2. Génome eucaryote. 


On distingue : 
- génome nucléaire ; 
- génome extranucléaire : mitochondrial et chloroplastique (chez les plantes) 


2.2.2.1 Génome nucléaire. 

Le génome eucaryote correspond à un jeu haploïde de chromosomes. 

Une cellule somatique (diploïde) contient 2 génomes : un génome paternel et un génome maternel, alors 
qu’une cellule sexuelle (haploïde = gamète) en contient un seul. 
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Caractéristiques : 


Génome nucléaire est reparti en plusieurs chromosomes linéaires. 

Les chromosomes se trouvent dans le noyau. 

Chaque chromosome contient une seule molécule d'ADN 

Le nombre de chromosomes et leur composition sont des caractéristiques de chaque organisme. 
Plusieurs origines de réplication (ORI) par chromosome. 

La quantité d'ADN codante pour les protéines ou les ARN varie d’un organisme à un autre (les 
mammifères 5-10%) 
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Grandes régions intergéniques de fonction inconnue. 

La séquence génique est discontinue : des parties codantes (exons) sont interrompues par des parties 
non codantes (introns). 

Le génome (nucléaire) est constant d’une cellule à l’autre dans un même organisme, alors que le 
transcritome et le protéome varient largement entre différents types cellulaire du même organisme. 


Transcritome : l'ensemble d'ARNm transcrits à partir du génome d’une cellule (Spécifiques d’un tissu, d’un 
type cellulaire, d’un état...) 


Protéome : la totalité des protéines exprimées à partir du transcriptome d’une cellule. 


Organisation du génome humain : 
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Le génome humain est composé de 3,2 milliards de nucléotides 

Les régions riches en gènes sont également les régions riches en nucléotides G/C 

Les régions pauvres en gènes sont riches en A/T 

Le chromosome 1 contient le.plus grand nombre de gènes estimés (env. 3000) tandis que le 
chromosome Ÿ en a le moins (231) 

Moins de 2% de l'ADN code pour des protéines 

Les Séquences répétées composent environ 50% de la totalité du génome 


Le génomereprésente des différents types de séquences d'ADN 


ADN codant : 2-5% (28 000 gènes): 


> 
> 


gènes codants des protéines structurales, les enzymes 
gènes non traduits : ARNt, ARNr, snARN, sno ARN miARN, ARN interférents 


Il. ADN non-codant ” 95-98%, ("90% d’AND est junk DNA (AND poubelle inutile, de fonction inconnue) : 


VNVYNVNNN 


ADN satellite * 6-7% (constitue des centromères et des télomères) 

AND microsatellite * 2% 

Eléments transposables * 45% 

Pseudogènes * 1% 

Autre ADN * 42% (séquences régulatrices, séquences associes aux gènes, ORI, etc...) 


GENETIQUE 2° ANNEE 2019-2020 
Faculté de médecine UMMTO Mme CHAIBI M. 


Ainsi, on peut classer les séquences d'ADN comme suit : 


1. Séquences d’ADN uniques 


> Séquences codantes des protéines 
> Séquences non codantes 
e Séquences géniques ou associées (séquences régulatrices (promoteurs, enhancer), introns, régions non 
traduites (UTR) 
e pseudogènes (des séquences géniques qui ont perdu leur fonctionnalité). 
e fragments de gènes 
e retro gènes (transcrits à partir de l’ARNm, jamais exprimé, pas de séquences régulatrices) 


2. Séquences d'ADN moyennement répétées 
> Séquences en tandem codantes (quelques centaines ou millier de copies) 
e ARN ribosomaux : 285, 18$ et 5,85 (sous forme de gène de précurseur dARNr 455) 
apparaissent en série de 40 copies sur 5 chromosomes différents :13, 14, 15, 21et 22. A 
l’interphase ces régions sont localisées dans le nucléole. 
e _ARNt, répétés dans des petits groupes (” 200 copies) 
e ARN5S disposées en batteries de plus de 200 copies, jusqu'à 1 200 copies 

e autres petits ARN moins bien connus. 

e histones : les 5 gènes regroupés en batterie sont répétés plusieurs millier de fois. 


>  Répétitions dispersées =éléments transposables 
e DNA transposons (rare) 
LTR retrotransposons (Long Terminal Repeats) ou retro-virus like elements 
e Séquences SINE (Short Interspersed Nuclear Elements) : chez l'Homme, plus de 90 % des séquences 
type SINE sont des séquences Alu (car possèdent généralement un site de restriction pour l'enzyme Alu. Les 
séquences Alu sont associées à certaines maladies génétiques) 
e Séquences LINE (Long Interspersed Nuclear Elements) . 


3. Séquences hautement répétitives ("10-15%) ou ADN satellite : (le résultat d’un glissement de l'ADN Pol 
lors de la réplication ou d’un crossing-overinégale) 


e  Megasatellites : 2-2000 nt 


e  Minisatellites ou VNTR: courtes séquences de 11 à 16 pb disposée en tandem en nombre variable 
(pour variable number tandem repeats), répétées 100 -20 000 fois. 
e  Microsatellites ou STR (short tandem repeats): répétitions en tandem à court motif de 2 à 5 pb., 
répétées 10-100 fois. Souvent (CA), , (CAG), (CTG), (GAG), etc... 
--->Intérêt : 
> leur répartition sur le génome a permis d'établir la première carte génétique complète de l’homme 
> servent des marqueurs génétiques (/a probabilité d'existence d’un autre individu ayant la même 
série de longueurs de répartition est très infime, c'est héréditaire= lien de parenté)) 
> des empreintes d'ADN spécifiques d'individu (sont utilisées en sciences médico-légales, en 
génétique humaine pour identifier des porteurs des gènes associés à des malades génétiques.) 


Conclusion : Le génome est une unité fonctionnelle composée d’une hiérarchie des sous-unités : un ou 
plusieurs chromosomes, un nombre de gènes, des pseudogènes et « junk » ADN. 
Chromosome humain 
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Le génome ressemble à votre garage/chambre à coucher /frigo/ votre vie. hautement individualiste mais mal tenu ; 
peu de preuves d'organisation ; beaucoup de choses encombrantes accumulées (appelé « poubelle » par les non- 
initiés) ; et quelques articles manifestement important, dispersé, sans discernement d’un bout à l’autre, apparemment 
n'importe comment ». 
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2.2.2.2 Génome mitochondrial. 


Caractéristiques du génome mitochondrial humain : 


de type bactérien 
Chromosome circulaire 
Taille du génome est de 16.5 kb 
Plusieurs molécules identiques par organite, nombre variable 
le nombre de gènes est toujours très inférieur au nombre de protéines constituant 
Beaucoup de gènes ont été transférés au génome nucléaire au cours de l’évolution 
Le génome n'est pas autosuffisant : besoin d’import de certains composés depuis la cellule 
Représente l’hérédité maternelle : l'ADNmt est transmis uniquement par la mère; toutes les mitochondries 
de l'œuf fécondé ont une origine maternelle. Les mutations de l’ADNmt touchent les cellules ayant besoin de 
beaucoup d'énergie, comme les cellules nerveuses, les muscles, le cœur, le foie ou les yeux. Une mutation au 
sein de cet ADN ne peut donc être transmise que par la mère. 
Les génomes sont très compacts. 
certains gènes protéiques se superposent. 
Les espaces intergéniques n'existent pas ou sont composés de quelques bases 
La séquence des gènes est continue, pas d'introns 
Le génome mitochondrial possède 37 gènes : 
> 13 gènes codant les polypeptides de la chaine respiratoire, 
> 22 genes del ARNt; 
> 2 gènes de l'ARNr. 
Les gènes sont repartis sur les deux brins appelés brin lourd (brin H) et brin léger (brin L). 
le brin H comporte des gènes de 12 polypeptides, 14 ARNt et 2 ARNr 
le brin L comporte les gènes de 1 polypeptide et 8 ARNt 
La réplication des brins se distingue spatialement et temporellement 
Le code génétique est modifié : AGA, AGG = STOP, UGA = Tryptophanne, AUA = méthionine. 





